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この部分は論文BootsM， H udson P JうSasakiA (2004) Large shifts in pathogen virulence 
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? ? 』 ? ?
寄主・寄生者の共進化サイクルと空間非同調3 
この部分は論文 Sasakiう Hamiltonand Ubeda， Clone mixtures and a pacemaker: new 




























• Stepping stone model with global migration 
71}上の正方形状に並べた η個のsiteにS，A，R，Vを多数持つ集団が一つずつあるとす
る。 parameterνは遠隔地への移住の強度を表す。各集団からは、任意の siteの集団に
vm/η の強度の移住があり、隣接する 4個のsiteの集団には (1-v)m/4の強度の移住が
ある。つまり η個のoscillatorにcouplingを導入したモデルで、ある。
ν=1のsimulationでは、各集団にバラバラのphaseを与えて時開発展させるた。す














































































































































この部分は論文NowakM Aう SasakiA， Taylor C， Fudenberg D (2004)， Emergence of 




















































TFTの利得| ηR η-l)P+ S 














R = 1.00 
T = 1.9 
.allDとTFTの混成集団の双安定性
S = 0.65 
P = 0.83 
いずれの戦略が進化的に有利であるかを問うので、まずは集団 (population)を定義す










ともに単調減少する。 f より Zが大きいとき、 Z→1となり、 alDが淘汰されて、すべて

















は、 A，Bの2種類とし、 Aの利得は、相手がAなら α
で、相手がBなら、 bとする。また、 Bの利得は、相




















S はparameterで、適応度は、 1十 s. (対戦相手の数で荷重平均した利得)で定義する。
ゆえに、 A個体の数がtで、 B個体の数が N-iならば、 Aのl個体の適応度五はfi= 















c + d)/2とx* 広告石を使って、 ρA~pl zalJfιJ，が知られている。
• 1/3 Theorem 





また、 f の定義を思い出すと、 Aの頻度 Zがf より大きいと、一つの個体にとって
は、 B戦略をとるよりも A戦略をとったほうが適応度が高い。逆に、 x< x*では、 Bの
ほうが高い。














(1) d > b， 




















































(α= nR， b = (n -l)P + S， cニ (η-l)P+T，d=ηPなので、 η>ηcは、 α>cをη
で言い換えたものと成る。同様にη>叫2)は、 2(d-b)<α-cと同値である。)
(おわり)
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